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Rejsek horský (Sorex alpinus Schinz, 1837) je drobný zástupce čeledi Soricidae, který 
se vyskytuje v horských lesích střední a jihovýchodní Evropy. Jeho ostrůvkovitý areál 
rozšíření zahrnuje Alpy, severozápadní pohoří Balkánu, Karpaty a izolované oblasti 
v Německu, České republice a Polsku. Tento disjunktní areál rozšíření rejska horského je 
povaţován za následek areálové dynamiky druhu spojené s pleistocenními oscilacemi 
klimatu. 
Cílem této práce bylo prozkoumat fylogeografickou strukturu rejska horského 
v oblasti střední a jiţní Evropy.  K odhalení genetické struktury populací rejska horského byla 
pouţita sekvence hypervariabilní domény mitochondriální kontrolní oblasti. Bylo zpracováno 
51 vzorků z 18 lokalit zahrnujících většinu areálu rozšíření druhu. Výsledný dataset sekvencí 
byl analyzován pomocí metod populační a landscape genetiky. 
Výsledky ukázaly mělkou mitochondriální genealogii s diferenciací mezi 
haploskupinami. To společně s demografickou analýzou naznačuje populační nárůst 
podporující hypotézu o expanzi rejska horského během ledových dob. Po skončení poslední 
doby ledové následovala fragmentace areálu rejska a jeho ústup do vyšších nadmořských 
výšek a vytvoření reliktních populací. 
 
 














The Alpine shrew (Sorex alpinus Schinz, 1837) is a small member of family Soricidae, 
which is found in mountain forests of central and south Europe. Its patchy range includes the 
Alps, the NW Balkans, the Carpathians, and some isolated mountain areas in Germany, Czech 
Republic and Poland. The disjunct range of Alpine shrew presumably results from range 
dynamics of the species connected with Pleistocene climate oscillation.  
The aim of this study was to investigate phylogeographical structure of the Alpine 
shrew in the central and SE European mountain systems. To examine genetic structure of 
Alpine shrew populations the hypervariable domain of the mitochondrial control region was 
used. We processed 51 samples from 18 localities, covering the majority of the distributional 
area of the species. Final sequence dataset was analyzed using population and landscape 
genetic approaches. 
Results revealed shallow mitochondrial genealogy with differentiation among 
haplogroups. This pattern, together with demographic analyses suggest population expansion, 
corroborated with the hypothesis that during glacial periods the Alpine shrew expanded. End 
of the last ice period was followed by fragmentation of the species range and its retreat to 
higher elevations and formation of relict populations. 
 
 





















Na formování současného rozšíření evropské fauny a flory mělo zásadní vliv střídání 
dob ledových a meziledových během kvartéru (Hewitt, 2004). S opakovaným nárůstem 
kontinentálního ledovce na severu Evropy a v oblasti Alp docházelo k ochlazování a aridizaci 
klimatu a následnému posunu vegetačních pásem směrem k jihu kontinentu. V temperátní 
oblasti bylo toto období charakteristické ústupem zapojeného lesa a šířením stepních biotopů. 
Většina druhů rostlin a ţivočichů se tak stahovala do jiţněji poloţených refugií, ve kterých 
přečkala panující nepříznivé klimatické podmínky (Whorley et al., 2004; Kryštufek et al., 
2009; van Tuinen et al., 2008) a po oteplení opět rekolonizovala severněji poloţené oblasti 
(Hewitt, 1999). 
Opačnou dynamiku najdeme u arktických a vysokohorských druhů, které se 
s nástupem doby ledové začínaly šířit a zvětšovaly svoje areály rozšíření (Schmitt 2007, 
Stewart et al. 2010). Některé z těchto druhů povaţujeme za tzv. glaciální relikty, které se 
v současnosti vyskytují v méně či více fragmentovaných populacích s charakteristickým 
disjunktním arkto-alpínským rozšířením (Bhagwat & Willis 2008). 
Podobný pattern najdeme i u temperátních druhů vykazujících vyšší toleranci 
k chladu, které přeţívaly doby ledové v severně poloţených refugiích (Stewart & Lister 2001, 
Kotlík et al. 2006, Schmitt 2007). Vzhledem k suchému klimatu, panujícímu během ledových 
dob, se tyto druhy pravděpodobně stahovaly do vlhčích podhůří velkých horských systémů 
jako např. do Alp či pohoří karpatského oblouku (Schmitt 2007, Hope et al. 2011). Tato 
pásma s vhodnými podmínkami se táhla podél jednotlivých evropských pohoří, která jimi 
byla také propojena, a tvořila tak přirozený most pro šíření rostlinných i ţivočišných druhů 
(Schmitt 2007). Během klimatických oscilací se tyto chladnomilné druhy nešířily na větší 
vzdálenosti, ale spíše se posouvaly v rámci nadmořské výšky nebo docházelo 
k opakované fragmentaci jejich populací (Schmitt 2007, Bhagwat & Willis 2008). 
 Mezi skupiny, které byly obzvláště ovlivněny pleistocenními oscilacemi klimatu, patří 
vzhledem ke své ekologii hmyzoţravci (Eulipotyphla) a zvláště pak rejskovití (Soricidae), 
kteří se vyznačují vysokou rychlostí metabolismu a s tím spojenými poţadavky na dostatečné 
mnoţství potravy a také nízkou schopností disperze. Rejskovití představují čtvrtou největší 
savčí čeleď s 376 popsanými druhy (Wilson & Reeder, 2005). Jsou široce rozšíření v Evropě, 
Asii, Africe, severní i jiţní Americe a obývají mnoho typů habitatů. Fylogenetické vztahy 
uvnitř skupiny nejsou ještě zcela vyjasněny (Fumagali et al., 1999; Hutterer 2005).   
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V holarktické oblasti je velmi rozšířen rod Sorex se 70 druhy. Na bazální pozici 
fylogenetického stromu podrodu Sorex najdeme rejska horského (Sorex alpinus) (Fumagalli 
et al. 1999, Ohdachi et al. 2006), který je zřejmě pozůstatkem brzké radiace tohoto podrodu 
(Fumagali et al., 1999). Jeho areál rozšíření je ostrůvkovitý, vyskytuje se v chladných lesích 
střední a jihovýchodní Evropy v nadmořské výšce 300-1600 m n. m. Najdeme ho v Alpách, 
v pohořích severozápadního Balkánu, Karpatech a na několika izolovaných lokalitách 
v Německu, Polsku a České republice. V Čechách se vyskytuje v pohraničních horách 
(Šumava, Český les, Novohradské hory, sudetská pohoří od Luţických hor na západě aţ 
po Jeseníky na východě). Na východě republiky obývá řadu karpatských pohoří 
(např. Beskydy, Hostýnské vrchy a Bílé Karpaty). Izolovaná populace se vyskytuje 
na Českomoravské vrchovině v oblasti Ţďárských vrchů (Anděra 2010). Současné rozšíření 
rejska horského je povaţováno za reliktní (Spitzenberger 1990) a pravděpodobně je jen 
pozůstatkem většího rozšíření druhu během doby ledové. Ve fosilním záznamu se rejsek 
horský vyskytuje aţ v pozdním Pleistocénu z lokalit, které se nalézají v jeho dnešním areálu 
rozšíření - v Bosně a Hercegovině, Chorvatsku, Slovinsku, Německu a v Itálii (Rzebik-
Kowalska 1998). Nejstarší nález, který naznačuje moţný alpský původ tohoto druhu, pochází 
ze severní Itálie z období středního Pleistocénu (Spitzenberger 2001). 
Díky rychlé evoluci sekvencí, krátké generační době a omezeným disperzním 
schopnostem jsou rejsci rodu Sorex výbornými adepty na zkoumání vlivu pleistocenních 
klimatických oscilací (Stewart & Baker 1994). Jejich výskyt zasahuje i do boreálních oblastí 
a tak lze předpokládat, ţe mezi nimi nalezneme i druhy, které přeţívaly doby ledové v severně 
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Článek – Folia Zoologica 
 










































Naše studie potvrdila, ţe současné rozšíření rejska horského (Sorex alpinus) je 
reliktem jeho rozsáhlejšího výskytu během poslední doby ledové, kdy se vyskytoval 
v příhodném klimatu porostů jehličnatých lesů v předhůří velkých zaledněných horských 
systémů (Schmitt & Haubrich 2008). Tyto systémy nebyly v prostoru střední Evropy a SZ 
Balkánu, navzájem příliš vzdáleny, coţ umoţnilo šíření druhu a tok genů. Populace rejska 
horského měla v této době spíše kontinuální charakter, který nevedl k vytvoření hluboce 
oddělených genetických linií, ale pouze k mělkým divergencím mezi jednotlivými haplotypy. 
S koncem poslední doby ledové a oteplováním klimatu docházelo k postupné fragmentaci 
kontinuální populace rejska a k jeho opětovnému ústupu do vyšších nadmořských výšek 
(Schmitt 2009). I přes přetrvávající relativně vhodné podmínky pro rejska horského během 
 období Atlantiku a v Epiatlantiku došlo vlivem pozdějšího odlesnění k izolaci jednotlivých 
populací a vzniku jeho současného areálu rozšíření.  
Vzájemné vztahy recentních populací a míra jejich divergence jsou zásadní 
pro pochopení současného rozšíření druhu a jeho evoluční historie zejména v posledních 
dobách ledových a meziledových. Vzhledem k nedostatečnému fosilnímu záznamu a obtíţné 
determinaci druhů v rámci rodu Sorex se jako nejvíce relevantní jeví vyuţití nejmodernějších 
genetických metod určujících příbuznost jednotlivých populací, coţ je hlavní přínos této 
pilotní práce zkoumající evoluční historii rejska horského. 
Předloţená studie je pilotním pokusem objasnit evoluční historii rejska horského, je však 
nutné podotknout, ţe bude ještě nezbytné provést další studie, které podrobněji prozkoumají 
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